Abstract in Czech

Diky svym charakteristikam jsou Zaby rodu Xenopus velmi uzitecnym modelem pro velké mnozZstvi studii.
Diky velké rozmanistosti v polyploidii u rliznych Zab jsou velmi dobrym modelem pro studii cytogenetiky a
evoluéni analyzu. Tento project se zabyva evolu¢ni dynamikou chromozomalnich prestaveb v ramci rodiny
Pipidae, zaméftujici se predevsim na ¢leny rodu Xenopus, Silurana a a Hymenochirus. Zaméfili jsme se na
stadium morfologie chromozom( a prestaveb u alotetraploidni Zaby, Xenopus calcaratus, odhalujici zmény
v ramci jejich dvou subgenom(l. Subgenom “a” je vice konzervovany, oproti subgenomu “b”, ktery se
vyvijel rychleji. Specifickd chromozomalni translokace pozorovand u X. mellotropicalis, ale ne u X.
calcaratus, zdlraziuje rozdily v chromozomalnich prestavbach mezi témito druhy. Navrhli jsme scenar, ze
jedind alotetraploidiza¢ni udalost vedla ke vzniku X. mellotropicalis, X. epitropicalis a X. calcaratus, pficemz
k translokaci doslo po divergenci X. calcaratus, ale predspeciaci X. mellotropicalis a X. epitropicalis. Dalsi
scéndr zahrnuje dvé nezdvislé udalosti alotetraploidizace.

Dale jsme se zaméfili na roly polyploidizacnich udalosti a divergence ve vyvoji repetitivnich sekvenci u Sesti
druhd africkych drapatych Zab. Kombinaci cytogenetickych a genomickych analyz jsme namapovali U1 a
U2, malé jaderné RNA, a histon H3 u obou alotetraploidnich druh(. Vysledky ukazaly kozervovanost téchto
prvk( u diploidnich a tetraploidnich druh( z podrodu Silurana, zatimco v rdmci alotetraploidnich druh( z
podrodu Xenopus byly pozorovany rozdily. Tato zjiSténi naznacuji, ze polyploidizace zpocatku duplikuje
tandemové repetice, ale jejich pocet kopii se mlze v pribéhu ¢asu ménit v disledku redukce a expanze.

Predbéznd analyza genomu X. borealis odhalila pfiblizné 4-6% rozdily mezi jeho dvéma subgenomy, coz
poskytuje pocatecni poznatky pro budouci vyzkum. Navic jsme zjistili, Ze Hymenochirus boettgeri z Konga
je tetraploidni, s vyznamnymi rozdily od diploidnich populaci v zajeti. To naznacuje potiebu dalSiho
vyzkumu k objasnéni taxonomie a evoluéni historie rodu Hymenochirus. Navrhujeme rozliSit populaci v
zajeti jako Hymenochirus sp. oproti divoké populaci, ktera si ponechd jméno H. boettgeri.



